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付録A プログラムリスト I 
A.l 第2章の手法1(ランク選択).. . 


















































































Ca 1 0 0 1 0 1 盤盤盤盤調 Cb 臨轟轟輯璽盤瞳盟
図1.2:一点交文
Figure 1.2: One-point crossover 
4 第1章緒言
子となる個体の染色体Ca，Cbを作る.この例では交叉点は6番目と 7番目の遺伝子座の






???」?? l--坦 Q t1 Q t1Pa 1 0 0 110 1 1 
Ca 1 0 0 1 
図1.3:二点交叉
Figure 1.3:τ'wo・pointcrossover 
Pa 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 Pb 
Mask 1 01010101011 
Cb麟 O瞳 1盟 1盟 O醒 11 
活6t1 Q1 t1 Qt1C)t1 
図1.4:一様交文









[j~~_-01 輯 1-1- 01 1] 
図1.5:突然変異
Figure 1.5: Mutation 
1 8 107 
1 810 7 
図1.6:突然変異(逆位)
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2.2. GA適用における手法 13 
Ca 
図2.1:致死遺伝子を持つ染色体
Figure 2.1: A choromosome having letha1 genes 






















|1 8 10 7 9 6 3 4 2 51 
図2.2:手法lの染色体





手順1i番目と j番目 (iく βの二つの遺伝子座をランダムに選んでそれぞれの直後を交文
点とする.
手JI贋2k=i+l， I=i+lに初期化する.
手JI医3gcik) = gpO<l)， k = k+ 1， 1 = 1 + 1とする k5.jなら手)1頂3へ，そうでなければ
手順4へ進む.
手JI頂4gPb(りについて，gPb(l) = gpO<m)となる mがi+ 1三m壬jであれば，1=1+1とし
て手順4へ，そうでなければ手順5へ進む.
手JI巨5gcik) = gPb(のとする.k = iであれば終了，そうでなければk= k+ 1， 1 = 1+ 1と
して手順4へ進む.
手JI買6Caを得る.gCa(x). gPa(x). gPb(X)をそれぞれgCb(X).gPb(X)， gpO<x)に置き換えて手順
2'"'"手順5を繰り返し.Cbを得る.
ここで
Pa， Pb， Ca， Cb :親a.親b，子a，子bの染色体
gPa(X). gPb(X)， gCa(x)， gCb(X) : Pa， Pb， Ca， Cbのx番目の遺伝子の値
L:遺伝子長(圃場数)
k:子となる染色体の遺伝子座を指すカウンタ (1豆k豆L，k> Lの時k= k-L) 
1 :親となる染色体の遺伝子座を指すカウンタ(15. 1孟L，I>Lの時1= 1-L) 
である.
2.2. GA適用における手法 15 
Pa I2 5118107 9 613 4I Pb I1_z12 3 8 6 410r591 
Pa'l1 8 10 7 9 613 4 2 51 Pb'l2 3 8 6 4 1015 9 1 71 
Pa" 
Ca'l1 8 10 7 9 615 2 3 41 cb'l2 3 8 6 41015 1 7 91 
cal3 411 8 10 7 9 615 21 cbl7 912 3 8 6 4 1015 11 
図2.3:Order Crossover 
Figure 2.3: Order Crossover 
この交文演算子の手順を図2.3に示す.この図のPa，Pbが親となる個体の染色体で2番






















手I1匝2k = 1， 1 = 1に初期化する.
手I1買3gCa(k) = gpil)， k = k + 1， 1 = 1 + 1とする k5:iなら手)1頂3へ，そうでなければ
手順4へ進む.
手I1慎4gPa(i) = gpb(m)となる mを探し，I=m+lとする.
手I1匝5gPb(l)について，gPb(の=gPa(n)となるnがn三iであれば，1=1+1として手順5
へ，そうでなければ手順6へ進む.
手I1直6gcik) = gPb(りとする.k= Lであれば終了，そうでなければk=k+l，I=I+lと
して手)1頂5へ進む.






Pa 1 8 10 7 9 613 4 2 51 Pb 12 3 8 6 41015 9 1 71 
cal1 8 10 7 9 614 5 2 31 Cb 12 3 8 6 4 10179 5 11 
図2.4:手法1の交叉
Figure 2.4: The strategy of crossover for the method 1 















1 8 10 7 
1 8 10 7 
図2.5:手法1の突然変異







|10 1 3 7 1 5 2 2 2 1
図2.6:手法2の染色体
Figure 2.6: A chromosome of the method 2 
の値をとる.この染色体を持つ個体の遺伝子型と表現型は異なっているため，解の候補と
なる経路を得るためにはデコードする必要がある.デコードの方法は次のとおりである.




手JI買5j = g(i)なら手順6へ，そうでなければ仏1(ρ =Ij(j)， j = j + 1として5へ進む.









番目の遺伝子が 10であるため，圃場リストの 10番目に現れる番号10を表現型の 1番目
とし，リストから 10番目の番号を取り除いて更新する.この時，取り除いた番号以降に
現れる番号を順次繰り上げる.ここでは取り除いた番号はリストの最後であるため，リス











110 1 4 9 2 8 5 6 7 3I Phenotype 
U 
図2.7:デコード








































Pa r10 13 7 1 
Phenotype 
1o 1492 8 5 6 7 3 
cal10 1 3 7 1 
Phenotype 
10 1 4 9 2 8 6 7 3 5 
図2.8:手法2の交叉















110 1 3 7醒 5222 1 I 
Phenotype 
10149285673 
110 1 3 7臨 5222 1 I 
Phenotype 
10 1 4 9 7 8 3 5 6 2 
図2止手法2の突然変異
Figure 2.9: The strategy of mutation for method 2 










































C = {1-sin(2π/Nf)}/{1 + s血(2π/Nf)} (2.3) 
である.
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Figure 2.10: The field position 
2.3. 手法1と手法2の性能比較 23 
(a) r/R~C (b) r/R注C
図2.11:最短経路
Figure 2.11: The shortest route 
2.3.1 計算条件
















































3.5 0.5 1 1.5 2 2.5 3 
















3.5 0.51 1.5 2 2.5 3 





Figure 2.13: Relation between mutation probability and result (Method 2) 
26 第2章点在する圃場の最短巡回経路
表2ム計算結果
Table 2.2: Results of calculation 
単位:m
Pm{%) 0.5 1.0 1.5 2.0 2.5 3.0 
M白血mm 520.40 525.15 551.02 726.85 754.39 762.54 
Methodl Average 628.95 644.23 687.81 798.38 828.59 859.48 
Maximum 716.64 707.86 767.67 933.76 953.40 988.31 
Minimum 802.56 766.21 719.04 725.77 728.32 698.30 
Method2 Average 916.01 885.72 871.52 849.44 858.72 871.95 
Maximum 1108.84 1023.83 1011.17 978.67 1117.48 999.79 
(a) Methodl (b) Method2 
図2.14:各手法で得られた最良解











0 o 200 400 600 800 1000 
Generation 
図2.15:手法1の最優秀個体の移動距離の推移










0 o 200 400 600 800 1000 
Generation 
図2.16:手法2の最優秀個体の移動距離の推移




Pa /101/3715 222 1I Pb [] U 
Ca/1011356 2 3 3 11I Cb [] 71 5 222 1 I 
Phenotype 
Pa 110 114 9 2 8 5 6 7 3/ Pb /1 315 8 10 4 7 9 2 61
Ca/10 114 7 9 3 6 8 2 51 cbl1 3/5 10 2 9 6 7 8 4/ 
図2.17:手法2で子が親の形質を継承しない例













のNp- 2Nr個の個体，下位のNr個の個体を2:1 : 0の確率で選択することと等価とな
る.しかし，この方法では下位のNr個の個体は全て淘汰され，また交叉では，上位のNr































































複製数:Nr Np -2Nc 
交叉数:Nc 80 














Table 2.4: Results of calculation 
単位:m
Pm{%) 0.5 1.0 1.5 2.0 2.5 3.0 
Methodl Minimum 681.61 768.06 828.95 833.51 767.38 755.65 
Roulette Average 797.75 937.35 951.91 973.10 987.56 978.04 
Selection Maximum 981.38 1092.36 1101.15 1163.41 1288.44 1214.50 
Methodl Minimum 520.40 520.40 520.40 520.40 520.40 520.40 
Rank Average 614.48 605.99 595.60 594.54 589.95 599.96 











3.5 0.5 1 1.5 2 2.5 3 

















0.5 1 1.5 2 2.5 3 





Figure 2.19: Relation between rnutation probab出tyand result (Rank Selection) 














Table 2.5: Parameters 
最終世代数:Ng 1000 
個体数:Np 200 




Table 2.6: Results of calculation 
2.0 
80 90 70 
520.40 520.40 520.40 
594.54 579.68 572.02 

























Table 2.7: The distance matrix between fields 
単位:m
Field No. 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
250 M M M 625 M M 125 300 
2 250 150 M M M M M 275 550 
3 M 150 325 400 425 M M M M 
4 M M 325 330 125 650 M M M 
5 M M 400 330 450 575 M M M 
6 625 M 425 125 450 550 450 550 M 
7 M M M 650 575 550 675 M M 
8 M M M M M 450 675 M M 
9 125 275 M M M 550 M M 425 
10 300 550 M M M M M M 425 
2.5. 計算結果および考察 35 
図2.20:対象圃場(福知山市西中筋東部地区)
Fi思lre2.20: The fields in Nishlnakasuji-Tobu of Fukuchiyama city 
/ 
図2.21:圃場の位置(福知山市西中筋東部地区)
Figure 2.21: The location of fields in Nishinakasuji-Tobu of Fukuchiyama city 
36 第2章点在する圃場の最短巡回経路
表2.8:パラメータ













いるためで.得られた経路のうちの一つは1，10，2，3，4，5， 7， 8， 6， 9， 1を順に訪れるもので




















Figure 2.22: The location of fields in Wachi 
38 第2章 点在する圃場の最短巡回経路
表 2.9:パラメータ
Table 2.9: Parameters 
最終世代数:Ng 10∞ 
個体数:Np 200 




T'able 2.10: Results of ca1culation 
Mnimum (m) I Average (m) I Maximum (m) 
9，472.39 I 9，479.43 I 9，541.36 
図2.23:対象圃場(和知町)
Figure 2.23: The fields in Wachi 
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(a) 1o 1 1 0 1 0 0 0 1 01
(b) I19909010911 
図3.1:手法1の染色体








































Pa 1 9 9 0 9 0110 9 1Pb 1 o 9 9 0 9 111
cal1 9 9 0 9 0110901 Cb 1 o 9 909 111 0 9 1 I
3.2.4 適応度
図3.2:手法1の交叉
Figure 3.2: The str瓜.egyof crossover for method 1 
1 9_9_~ 9 醗 1-0J~ 1 
1 9_ 9 __Q_~ 腫璽 10_~~_1]
図3.3:手法1の突然変異























がある.したがって，Np = 400，Ng = 400である時この計算は160，000回行なう必要があ













































突然変異率:Pm(%)1 1.0，4.0，7.0， 10.0 
係数:α"0.5， 1.0， 1.5， 2.0， 2.5 









Table 3.2: Mean of number of machines 
Mutation probabili守(%)
1.0 4.0 7.0 10.0 
0.5 7.60 10.85 10.50 8.95 
1.0 6.05 7.70 8.00 8.00 
Coefi.cient‘α' 1.5 5.70 6.25 6.35 6.80 
2.0 5.30 5.90 5.95 6.15 
2.5 5.35 5.90 5.75 5.80 
表3.3:機械数の最小値
Table 3.3: Minimum of number of machines 
Mutation probab出ty(%)
1.0 4.0 7.0 10.0 
0.5 6 6 6 6 
1.0 5 6 6 6 
Coefi.cient‘a' 1.5 5 5 5 6 
2.0 5 5 5 5 



























表3.4:計算結果(手法1)((Pm，a) = (10.0，2.0)) 
Table 3.4: A result of ca1culation (method 1) ((Pm，a) = (10.0，2.0)) 
MachineNo. No. of :field assigned Et Ed 
1 27，28，29，30，31，32，33 0.18 271.59 
2 5，6， 7， 8， 9， 10， 13 0.021 195.40 
3 12，14，16，18，20，21，22 0.043 206.90 
4 1，2，3，4， 11， 15 0.16 314.48 
5 17，19，23，24，25，26，34，35，36，37，38 0.024 1436.87 
3.2. 一台ずつ圃場を割り当てる手法(手法1)
可百百百
Machine1 瞳轟覇 Machine2L三ヨ Machine3 ~三ヨ
Machine4 m皿 Machine5盟閤
図3.4:5台の田植機への圃場割り当て ((Pm，a)= (10.0，2.0)) 





















|2 1 1 3 1 23 3 1 21
図3ふ手法2の染色体
Figure 3.5: A chromosome of the method 2 
3.3. 必要最少台数の機械に同時に割り当てる手法(手法2) 51 
L2_1 _J 3 1 輔~_~ J 2¥ 
n~1-1-31 輔 33~1~
図3.6:手法2の突然変異



























突然変異率:Pm(%)11.0，4.0，7.0， 10.0， 13.0， 16.0 













3.7は(Pm，a)= (7.0，1.0)，図3.10，表3.8は(Pm，a)= (7.0，1.5)，図3.11，表3.9は(Pm，a)= 



















-c ・4 a=0.5 ~ 1.0 + 正 4.6 1.5回 2.0x 
4.4 2.5 A ー4.2 
4.0 。2 4 6 8 10 12 14 16 1~ 
Mutation Probability 
図3♂突然変異率と適応度の関係






Machine1 轟轟璽 Machine2 [三IJMachine3 匡三冨
Machine4 [[田 Machine5 宜E冨
図3.8:5台の田植機への圃場割り当て ((Pm，a)= (7.0，0.5)， (10.0，0.5)) 
Figure 3.8: Assignment of fields to 5 rice transplanters ((P m，a) = (7.0，0.5)， (10.0，0.5)) 
3.3. 必要最少台数の機械に同時に割り当てる手法(手法2)
10百百
Machine1 瞳霊童 Machine2L三ヨ Machine3匡三ヨ
Machine4 [J]I国 Machine5車mm
図3.9:5台の田植機への圃場割り当て ((Pm，a)= (7.0，1.0)) 




Machine1 轟轟轟 Machine2L三ヨ Machine3 ~三ヨ
Machine4回皿 Machine5 盟事
図3.10:5台の田植機への圃揚割り当て ((Pm，a)= (7.0，1.5)) 
Figure 3.10: Assignment offields to 5 rice transplanters ((Pm，a) = (7.0，1.5)) 
3.3. 必要最少台数の機械に同時に割り当てる手法(手法2)
10百百
Machine1 轟轟轟 Machine2c:三ヨ Machine3匡三言
Machine4 日JJII]Machine5 国王国
57 
図3.11:5台の田植機への圃場割り当て ((Pm，a)= (7.0，2.0)， (7.0，2.5)， (10.0，2.0)， (10.0，2.5) 




Machine1 轟轟轟 Machine2 L三ヨ Machine3 ~三2
Machine4 lII四 Machine5 麗酉
図3.12:5台の田植機への圃場割り当て ((Pm，a)= (10.0，1.0)) 
Figure 3.12: Assignment of fields to 5 rice transplanters ((Pm，a) = (10.0，1.0)) 
3ふ 必要最少台数の機械に同時に割り当てる手法(手法2)
19 
Machine1 富轟轟 Machine21:-" .:ヨ Machine3 ~三ヨ
Machine4 [[田 Machine5 宜麗
図3.13:5台の田植機への圃場割り当て ((Pm，a)= (10.0，1.5)) 
Figure 3.13: Assignment offields to 5 rice transplanters ((Pm，a) = (10.0，1.5)) 
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表 3.6:計算結果((Pm，a)= (7.0，0.5)， (10.0，0.5)) 
Table 3.6: The resu1t of ca1culation ((Pm，a) = (7.0，0.5)， (10.0，0.5)) 
MachineNo. No. of field assigned Et Ed 
11，17，18，19，20，21，22，23 0.090 288.92 
2 1，2，3，4，5，6，7，8，9， 10， 13 0.35 235.99 
3 27，28，29，30，31，32，33，34，35，36，37，38 0.057 864.21 
4 12， 14， 15， 16 0.039 48.28 
5 24，25，26 0.73 50.57 
表 3.7:計算結果((Pm，a)= (7.0，1.0)) 
Table 3.7: The result of ca1culation ((Pm，a) = (7.0，1.0)) 
MachineNo. No. of field assigned Et Ed 
1，2，3，4，5，6， 7， 8，9 0.20 210.44 
2 10，11，17，18，19，20，21，22，23 0.033 300.86 
3 27，28，29，30，31，32，33，34，35，36，37，38 0.057 864.21 
4 12， 13， 14， 15， 16 0.20 91.72 
5 仔4，25，26 0.73 50.57 
表 3.8:計算結果((Pm，a)= (7.0，1.5)) 
Table 3.8:百leresult of ca1culation ((Pm，a) = (7.0，1.5) 
MachineNo. No. offield assigned Et Ed 
12， 13， 14， 15， 16 0.20 91.72 
2 10，11，17，18，19，20，21，22，23 0.033 300.86 
3 27，28，29，30，31，32，33，34，35，36，37，38 0.057 864.21 
4 1，2，3，4，5，6，7，8，9 0.20 210.44 
5 24，25，26 0.73 50.57 
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表 3.9:計算結果((Pm，a)= (7.0，2.0)， (7.0，2.5)， (10.0，2.0)， (10.0，2.5)) 
Table 3.9: The resu1t of ca1culation ((Pm，a) = (7.0，2.0)， (7.0，2.5)， (10.0，2.0)， (10.0，2.5)) 
MachineNo. No. of field assigned Et Ed 
12，14，15，16 0.039 48.28 
2 17，18，19，20，21，22，23，24，25，26，27 0.010 548.65 
3 28，29，30，31，32，33，34，35，36，37，38 0.013 858.37 
4 1，2，3，4，5，6，10，11，13 0.042 241.57 
5 7，8，9 0.012 52.87 
表 3.10:計算結果((Pm，a)= (10.0，1.0)) 
Table 3.10:百leresu1t of ca1culation ((Pm，a) = (10.0，1.0)) 
MachineNo. No. of field assigned Et Ed 
1，17，18，19，20，21，22，23 0.090 288.92 
2 12， 13， 14， 15， 16 0.084 91.71 
3 27，28，29，30，31，32，33，34，35，36，37，38 0.057 864.21 
4 1，2，3，4，5，6，7，8，9， 10 0.26 219.39 
5 24，25，26 0.73 50.57 
表 3.11:計算結果((Pm，a)= (10.0，1.5)) 
Table 3.11: The result of ca1culation ((Pm，a) = (10.0，1.5)) 
MachineNo. No. of field assigned Et Ed 
1，2，3，4，5，6，10，11，13 0.042 241.57 
2 17，18，19，20，21，22，23，24，25，26，27 0.010 548.65 
3 28，29，30，31，32，33，34，35，36，37，38 0.013 858.37 
4 12， 14， 15， 16 0.039 48.28 













St = L:Eti (3.7) 
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Coefficient 'a 
図3.14:係数aと時間による評価の関係
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図3.15:係数αと距離による評価の関係






















突然変異率:Pm(%) ~ 7.0，10.0 
係数:a ~ 0.5， 1.0， 1.5， 2.0， 2.5 
3.4.2 計算結果
図3.16にPm= 7.0%，図3.17にPm= 10.0%の時のaと適応度の関係を示す. これらの
図より αが0.5および1.0ではルーレット選択とランク選択で得られる解にほとんど差が
なく， 1.5以上では大きな差ではないがルーレット選択の方が得られた解の適応度の平均
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Coefficient ‘a' 
図3.16:係数αと適応度の関係 (Pm= 7.0%) 
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Rank Selection + 
4 o 0.5 1.5 2 2.5 3 
Coefficient ‘a' 
図3.17:係数αと適応度の関係 (Pm= 10.0%) 
























Zn = IU -E(U)I 
一- v初 (3.9) 
表3.13より有意水準5%で(Pm，a)= (7.0，0.5)， (7.0，1.0)， (10.0，0.5)， (10.0，1.0)， (10.0，2.0) 
の時，両選択方法により得られる解の適応度の値の代表値には差がなく，(Pm，a) = (7.0，1.5)， 
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図3.18:解の適応度の分布((Pm，a)= (10.0，1.5) 
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Fitness value x10-4 
図3.19:解の適応度の分布 ((Pm，a)= (1.0，2.5)) 




Table 3.13:百leresults of test for difference of the average 
Pm a U Z。 P 
7.0 0.5 1163.0 0.60 5.485xlO-1 
7.0 1.0 1169.0 0.56 5.755xlO-1 
7.0 1.5 791.0 3.17 1.524xlO-3 
7.0 2.0 645.5 4.17 3.046xlO-5 
7.0 2.5 732.5 3.57 3.570xlO-4 
10.0 0.5 1203.0 0.32 7.490xlO-1 
10.0 1.0 1243.0 0.05 9.601xl0-1 
10.0 1.5 663.5 4.04 5.345xl0-5 
10.0 2.0 1009.5 1.66 9.691 X 10-2 
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図3.20:距離に関する評価のモデ、ル






















Table 3.14: The moving distance of each machine and total moving distance 
MachineNo. Method 1 (m) Method2 (m) 
1 1296.54 172.42 
2 831.04 2820.69 
3 882.76 4844.82 
4 1320.68 1327.58 
5 1320.71 158.62 
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Table 4.1: Parameters 
最終世代数:Ng 400 
個体数:Np 200 

































可能性があるため，DiとnfiEdiの関係を調べた.両者の回帰直線の式Di= a'nfiEdi + s'を
求め，表4.3にnfiが4から 15の時の係数α 切片β'を示す.
表4ぷ回帰方程式の係数と決定係数
Table 4.2: Regression coefficients and coefficient of determination 
nfi α β R2 nfi α β R2 
4 3.715 -15.67 0.9813 10 5.269 224.8 0.9376 
5 4.264 -29.50 0.9723 11 5.328 313.9 0.9322 
6 4.652 曲18.80 0.9637 12 5.431 379.1 0.9305 
7 4.887 29.56 0.9580 13 5.566 405.8 0.9229 
8 5.031 98.37 0.9512 14 5.586 476.4 0.9172 
9 5.165 167.7 0.9450 15 5.861 329.1 0.9325 
表4.3:回帰方程式の係数
Table 4.3: Regression coe血.cients
nfi α' F nfi α' β' 
4 0.9287 -15.67 10 0.5269 224.8 
5 0.8527 -29.50 11 0.4844 313.9 
6 0.7753 -18.80 12 0.4526 379.1 
7 0.6981 29.56 13 0.4281 405.8 
8 0.6289 98.37 14 0.3990 476.4 
9 0.5739 167.7 15 0.3908 329.1 






500 1 000 1500 2000 
Evaluation 01 distance (m) 
図4.1:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係(nfi= 4) 












0 500 1 000 1500 2000 
Evaluation 01 distance (m) 
図4.2:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係 (nfi= 5) 













500 1000 1500 2000 
Evaluation of distance (m) 
図4.3:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係(nfi= 6) 












0 500 1 000 1500 2000 
Evaluation of distance (m) 
図4.4:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係 (nfi= 7) 
Figure 4.4: The relation between evaluation of dist佃 .ceand shortest distance (n fi = 7) 
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2000 500 1 000 1500 
Evaluation of distance (m) 
図4ふ距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係(nfi= 8) 
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Evaluation of distance (m) 
図4.6:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係 (nfi= 9) 
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Evaluation of distance (m) 
2000 
図4正距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係(nfi= 10) 










500 1 000 1500 2000 
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図4.8:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係 (nfi= 11) 












500 1 000 1500 2000 
Evaluation of distance (m) 
図4.9:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係(nfi= 12) 
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Evaluation of distance (m) 
図4.10:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係(nfi= 13) 
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Evaluation of distance (m) 
図4.11:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係(nfi= 14) 
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Evaluation of distance (m) 
図4.12:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係(nfi= 15) 
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図4.13:距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係(2三nfi519) 
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図4.14:個体の距離に関する評価と最短巡回経路の距離の関係
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。 5QO(m) 
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図4.15:園場の配置(全圃場数:50) 
Figure 4.15:百ledistribution of fields (Tota1 number of fields : 50) 
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図4.16:圏場の配置(全圃場数:100) 
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Figure 4.18:官官relationbetween individual's evaluation of distance and shortest distance 
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。 30(m) 
図4.19:各機械への圃場割り当てについての計算結果(全圃場数:50) 




Figure 4.20: The ca1culation result on field assignment for each machine (Tota1 number of 
fields : 100) 
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表4.4:距離に関する評価と時間に関する評価(全圃場数:50) 
Table 4.4: Eva1uations of distance and time (Tota1 number of fields : 50) 
MachineNo. 2 3 4 5 
Edi 152.03 192.72 203.61 150.35 228.17 
Eti 0.02 0.06 0.01 0.01 0.06 
MachineNo. 6 7 8 9 
Edi 187.88 215.35 264.21 149.30 
Eti 0.03 0.01 0.02 0.01 
表4.5:距離に関する評価と時間に関する評価(全園場数:100) 
Table 4.5: Eva1uations of distance and time (Tota1 number of fields : 100) 
MachineNo. 2 3 4 5 
Edi 74.97 82.04 70.90 112.00 207.29 
Eti 0.00 0.01 0.10 0.03 0.00 
MachineNo. 6 7 8 9 10 
Edi 149.50 156.12 117.81 139.16 122.06 
Eti 0.05 0.07 0.06 0.03 0.09 
MachineNo. 11 12 13 14 15 
Edi 139.60 181.78 208.41 120.33 121.06 
Eti 0.03 0.04 0.01 0.10 0.03 
MachineNo. 16 17 
Edi 115.09 133.17 
Eti 0.04 0.06 
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#define GENERATION 1&&& 
#define FIELD 48 
#define POPULATION 2&& 
#define COPY (POPULATION -CROSS * 2) 
#define CROSS 7& 
#define MUTATION 2.5 
























double Distance[FIELD] [FIELD]; 
int main(int argc， char *argv[]) 
{ 
int 1， J; 
FILE合fp&，合fp1;
H 付録A プログラムリスト
if (argc != 3) { 
printf("Usage¥'method1b g_filename e_filen訓 e¥'¥n"); 
exit(EXIT_FAILURE); 
} 
if ((fp& = fopen(argv[1] ， "wt")) = NULL) { 
} 
printf("Cannot open file %s¥n"， argv[1]); 
exit(EXIT_FAILURE); 
if ((fp1 = fopen(argv[2] ， "wt")) = NULL) { 
} 







for (i = &;i < F工ELD;i++) 
fprintf(fp&， "%d¥t"， Individual[&] .Gene[i]); 
fprintf(fp&， "%f¥n"， Individual[&].Cost); 
fprintf(fp1， "1¥t%f¥n"， Individual[&].Cost); 





if (Elite.Cost < Individual[&].Cost) { 
} 
Individual[POPULATION申 1].Cost= Elite.Cost; 
for (j = &; j < FIELD; j++) 
Individual[POPULAT工ON-1].G凹 e[j]= Elite.Gene[j]; 
EvaluationO; 
LimitO; 
for (j = &;jく FIELD;j++) 
fprintf(fp&， "%d¥t"， Individual[&] . Gene[j]) ; 
fprintf(fp&， "%f¥n"， Individual[&].Cost); 
fprintf(fp1， "%d¥t%f¥n"， i + 1， Individual[&].Cost); 
fclose(fp&); 




int i， j; 
E 第2章の手法1(ランク選択)A.l. 
FILE *fp; 
if ((fp = fopen("distance.dat"， "rt")) == NULL) { 
printf("Cannot open distance.dat¥n") ; 
exit(EXIT_FAILURE); 
} 
for (i = (9; iく FIELD;i++) { 
for (j = &; j く FIELD-1; j ++ ) 
fscanf(fp， "%lf，" ωistance[i] [j]); 
fscanf(fp， "%lf¥n"，ωistance[i] [FIELD -1]); 
fc1ose(fp); 
int end) 
i， j， k， 1;
GeneTab1e[~IELD]; 




start; iく end;i++) { 
(j = &; j < FIELD; j++) 
GeneTab1e[j] = j; 
for (i = 
for 
for (j = &; j く FIELD-1;j++) { 
k = r組 domx(FIELD-j); 
Individua1[i].Gene[j] = (char)GeneTab1e[k]; 
for (l = k; 1く FIELD-1 -j; 1++) 
GeneTab1e[1] = GeneTab1e[1 + 1]; 
} 









for (i = &;i < POPULATION; i++) { 
dist = (9.&; 
for (j = &; j < FIELD -1; j++) 
dist += Distance[Individua1[i] .Gene[j]] 
[Individua1[i].Gene[j + 1]]; 
dist += Distance[Individua1[i].Gene[FIELD -1]] 
[Insividua1[i].Gene[&]]; 
Individua1[i].Cost = dist; 









a = data1; 
b = data2; 
if ((aー>Cost) > (bー>Cost)) 
return(1) ; 








start = end = flag = &;
while (endく POPULATION){ 
while ((Individual[end].Cost = Individual[start].Cost) 
鎚 (endく POPULATION))
end++; 
if ((end -start) >= 2&) { 
} 
MakeGene(start + 1， end); 
flag++; 
start = end; 




int i， j; 
Elite.Cost = Individual[e].Cost; 
for (i = &;i く FIELD;i++) 






for (i = &; i < POPULATION; i++) 





int i， j， k; 
for (i = Q; iく COPY;i++) { 
j = SelectionO; 
for (k = Q; k < FIELD; k++) 







r = r剖 domx(SUM); 
i = &;
border = POPULATION; 
while (border く r){ 
1++; 





int i， j， k; 
int dad， mom; 
int CutPos; 
int dTop， mTop; 
int dCount， mCount; 
int dClear， mClear; 
char Dadl[FIELD]， Moml[FIELD]; 
char Dad2[FIELD]， Mom2[FIELD]; 
for (i = &; i < CROSS; i++) { 
dad = Selection(); 
mom = dad; 
while (mom == dad) 
mom = Selection(); 













!= Moml[CutPos -1]) 
dTop = 6); 
while (Dadl[dTop] 
dTop++; 
!= Dadl[CutPos -1]) 
mTop = 6); 
while (Moml[mTop] 
mTop++; 
for (j = 6); j < FIELD; j++) { 
if (dTop == FIELD) 





= Dadl [dTop] ; 


















































dCount = 6); 
mCount = 6); 
for (j = 6); jく FIELD;j++) { 
dClear = 6); 
mClear = 6); 
for (k = 6); kく CutPos;k++) { 
if (Dad2[j] == Moml[k]) 
dClear++; 
if (Mom2[j] == Dadl[k]) 
mClear++; 
if (mClear == 6)) { 































int i， j， k; 
int buf; 
int Mut; 








for (i = &; iく Mut;i++) { 
k = &;
mutGene = randomx(POPULATION -1); 
mutPos1 = mutPos2 = randomx(FIELD -1); 
while (mutPos1 == mutPos2) 
mutPos2 = randomx(FIELD -1); 
if (mutPos1>mutPos2) { 
buf = mutPos 1 ; 
mutPos1 = mutPos2; 
mutPos2 = buf; 
} 
for (j = mutPos1; j < mutPos2 + 1; j++) 
Mutation[j] = GeneBuf[mutGene][j]; 
for (j = mutPos1; jく mutPos2+ 1; j++) { 




int randomx(int N) 
{ 







#define PARENT(i， j) Parent[(i) 宏 (LENG百1)+ (j)] 
#define DIST(i， j) DistData[(i) * (LENGTH) + (j)] 
#define WRONG leee.e 
#define FIELD-HAX 512 
#define BAD 1e 




















int GeneCompare(const void *， const void *); 
int SelectGene(void); 























int main(int argc， char *argv[]) 
{ 
int i， j， k; 




FILE *fp&， *fp1， *fp2， *fp3; 
if (argc != 2) { 
} 
printf("usage: %s num¥n"， argv[Q]); 
printf("num: Calculation Number¥n") ; 
exit(EXIT_FAILURE); 
sprintf(name， "部s.dat"， argv[1]); 




sprintf(name， "g%s.dat"， argv[1]); 









NEED =仁alNeedMachine0 ; 
printf("NEED = %d， ~TIME = %f¥n"， NEED， ~TIME); 




fprintf(fpQ， "#GENERATION¥tTIME¥tDISTANCE¥tFITNESS¥n") ; 
fprintf(fpQ， "1¥t%f¥t%f¥t%f¥n"， 
αlild[Q].time -TIME * (NEED -1) 由 ~TIME ，
αlild[Q].dist， 1 /αlild[Q].fitness); 
for (i = &;i < LENGTH -1; i++) 
IX 
X 付録A プログラムリスト
fprintf(fp1. "%d.". Child[l¥)] . gene[i]) ; 
fprintf(fp1. "%d¥n"，αlild[I¥)].gene[LENGTH -1]); 
for (i = 1; i < GENERATION; i++) { 







fprintf(fp&. "%d¥t%f¥t%f¥t%f¥，n". i + 1， 
αlild[l¥)] . time 申 TIME* (NEED -1) -R-TIME， 
Child[I¥)].dist， 1 /αlild[I¥)].fitness); 
for (j = 1¥); j < LENGTH -1; j++) 
fprintf(fp1. "%d，" Child[l¥)] .gene[j]); 
fprintf(fp1， "%d¥n"，αlild[I¥)].gene[LENGTH -1]); 
fprintf(fp2， "Result of¥"%s¥"¥n"， argv[I¥)]); 
fprintf(fp2， "FIELD = %d¥n"， FIELD); 
fprintf(fp2， "MACHINE = %d¥n"， MACHINE); 
fprintf(fp2， "TIME = %f¥n"， TIME); 
fprintf(fp2， "GENERATION = %d¥n"， GENERATION); 
fprintf(fp2， "POPULATION = %d¥n". POPULATION); 
fprintf(fp2， "CROSSOVER = %d¥，n"， CROSSOVER); 
fprintf(fp2. "班汀ATION= %f¥n". Mlπ'AT工ON);
fprintf(fp2. "MYU = %f¥n". MYU); 
for (i = 1¥); iく NEED;i++) { 
Result_T = &.&; 
ResultJ) = &.&; 
flag = &; 
for (j = 1¥); j く FIELD;j++) { 
} 
if (Child[&].gene[j] == i) { 
Result_T += FieldData[j]; 
for (k = j + 1;kく FIELD;k++) { 
if (Child[&].gene[k] == i) { 
ResultJ> += DIST(j. k); 
flag++; 
} 
fprintf(fp2. "%f ". ResultJ> / flag); 
if (i == NEED -1) 
else 
fprintf(fp2. "%f¥n". (Result_T / MachineData[i]ーにTIME)
/ R-TIME); 





sprintf(name， "gene%s.dat"， argv[1]); 
if ((fp3 = fopen(name， "wt")) = NULL) { 
} 
printf("Cannot open¥"%s¥H¥n"， n制 e); 
exit(EXIT_FAILURE); 
for (i = 6);iく LENGTH-1; i++) 
fprintf(fp3， "%d "， Child[6)]. gene [i]) ; 










GetParameter () ; 
FieldData = malloc(FIELD * sizeofCdouble)); 




DistData = malloc(FIELD骨 FIELD* sizeof(double)); 




MachineData = malloc(MACHINE合 sizeofCdouble));
if (MachineData ==即LL){ 
printf("Cannot allocate memory.¥n"); 
exit(EXIT_FAILURE); 
Parent = malloc(POP匹ATION安 LENGTH* sizeof(char)); 
if (Parent ==肌JLL){ 
} 
printf("Cannot allocate memory.¥n") ; 
exit(EXIT_FAILURE); 
αlild = malloc((POPULATION + CROSSOVER * 2) 会 sizeofCinfo)); 




















int 1， j; 
FILE *fp6)， *キ1，*fp2; 
if ((fp6) = fopen("fie1d.dat"， "rt")) ==阻止L){ 
printf("Cannot open¥"fie1d.dat¥"¥n") ; 
exit(EXIT_FA工LURE);
} 
if ((fp1 = fopen("distance.dat・"rt"))==肌江L){ 
printf("Cannot open¥"dist担 ce.dat¥"¥n"〉;
exit(EXIT_FA工LURE);
if ((fp2 = fopen("machine.dat"， "rt")) ==阻止L){ 
printf("C訂motopen¥"machine.dat¥"¥n"); 
exit(EXIT_FA工LURE);
for (i = 6); iく F工ELD;i++) { 
} 
fscanf(fp6)， "%lf"， &Fie1dData[i]); 
for (j = 6);j < FIELD; j++) 
fscanf(fp 1， "%lf"， &DIST (i， j)); 
for (i = ~; i < MACHINE; i++) 
fscanf(fp2， "%lf"， &MachineData[i]); 
fc1ose(fp~); 







int count = 6); 
doub1e sum = 6).6); 
for (i = 6); iく FIELD;i++) 
sum += Fie1dData[i]; 
whi1e (sum > 6)) { 
} 
sum -= TIME合 MachineData[count];
count++; 
R-TIME = (sum + TIME * MachineData[count -1]) 





int i， j; 
for (i = 6); iく POPULATION+ CROSSOVER * 2; i++) 
for (j = 6); j く LENGTH;j ++ ) 
Chi1d[i].gene[j] = randomx(NEED); 
void DecodeChromosome(void) 
{ 







for (i = 6); iく POPULATION+ CROSSOVER * 2; i++) { 
Chi1d[i].time = 6).6); 
αli1d[i] .dist = 6).6); 
αli1d[i].fitness = 6).6); 
for (j = 6); j < NEED; j++) { 
l_Time = &.6); 
sum = 6).6); 
f1ag = 6); 
for (k = 6); k < LENGTH; k++) { 
if (Child[i].gene[k] == j) { 
l_Time += Fie1dData[k] / MachineData[j]; 
for (1 = k + 1; 1く LENGTH;1++) { 
if (Chi1d[i].gene[1] == j) { 








if (flag == ~) 
lJ)ist = WRONG; 
else 
lJ)ist = sum / flag; 
if (j == NEED -1) { 
付録A プログラムリスト
if ((fabs(l_Time -R-TIME) /にTIME)く= 1) 
weight = MYU * fabs(l_Time -R-TIME) 
/ R-TIME + 1; 
else 




if ((fabs(l_Time -TIME) / TIME)く= 1) 
weight = MYU * fabs(l_Time -TlME) 
/ TIME + 1; 
else 
weight = BAD; 
l_Fitness = lJ)ist * weight; 
αlild[i] .time += l_Time; 
αlild[i] .dist += lJ)ist; 
αlild[i] .fitness += l_Fitness; 
void Evolution(void) 
{ 
1nt 1， j; 
double sum = ~.~， ave = ~.~; 
qsort(Child， POPULATION + CROSSOVER * 2， sizeof(info)， 
&GeneCompare); 
if (ELITE.fitness く Child[~].fitness) { 
else 
Child[POPULATION + CROSSOVER * 2 -1] = ELITE; 
qsort(αlild， POPULATION + CROSSOVER * 2， sizeof(info)， 
&GeneCompare); 
ELITE =αlild[~] ; 
for (i = ~; i く POPULATION;i++) { 
Aユ第3章の手法2(ルーレット選択) xv 
for (j = ~; j < LENGTH; j++) 
PARENT(i， j) =αlild[i] .gene[j]; 
ave +=αlild[i] . fi tness; 
swn += (1 /αlild[i].fitness); 
} 
MINlMUM =αlild [~] . fitness; 
AVERAGE = ave / POPULATION; 
MAXlMUM = Child[POPULATION 申 1].fitness;
SUM = swn; 
int GeneCompare(const void *data1， const void *data2) 
{ 
const info *p1 = data1; 
const info *p2 = data2; 
if ((p1ー>fitness) > (p2ー>fitness)) 
return 1; 







int i， J; 
int dad， mom， cutpos; 
for (i = ~; i < CROSSOVER; i++) { 
dad = SelectGene(); 
mom = dad; 
while (mom == dad) 
mom = SelectGene(); 
cutpos = ~; 
while (cutpos == ~) 
cutpos = randomx(LENGTH); 
for (j = ~; j < cutpos; j++) { 
αlild[POP札ATION+ i官 2].gene[j]= PARENT(dad， j); 
















































int i = l¥;
double r， border = l¥l.l¥l; 
付録A プログラムリスト
r = SUM * ((double)rando眠 (1l¥l¥l¥l¥l)/ 1l¥l¥l¥l¥l.l¥l); 
while (borderく=r) { 
border += (1 /αlild[i] . fi tness); 
1.++; 
if (i == l¥) { 
printf("error1¥n") 
exit(-1); 




int i， j; 
for (i = l¥; i く POP乱ATION;i++) { 
for (j = l¥; j < LENG'百1;j++) 






int N-Hutate = (int)(POPULATION * LENGTH * MlπATION / 1l¥l¥l); 
for (i = l¥; iく N_Mutate;i++) { 
MutateGene = randomx(POPULATION); 
MutatePos = randomx(LENGTH); 











int randomx(int N) 
{ 
return (int)((double)rand() / ((double)RAND-HAX + 1) * N); 
} 
xvn 
